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ОСОБЕННОСТИ СТРУКТУРНО-ФУНКЦИОНАЛЬНОЙ ОРГАНИЗАЦИИ  
ГЕНОМА БАКТЕРИИ PSEUDOMONAS AMYGDALI PV. LACHRYMANS 8 – 

ВОЗБУДИТЕЛЯ УГЛОВАТОЙ ПЯТНИСТОСТИ ЛИСТЬЕВ ОГУРЦА

Аннотация. В статье отражены результаты секвенирования, молекулярно-генетического и сравнительного ана-
лиза генома фитопатогенной бактерии Pseudomonas amygdali pv. lachrymans 8. Собранная геномная последователь-
ность депонирована в базу данных GenBank Национального центра биотехнологической информации (НЦБИ) США 
(номера для доступа: CP075686–CP075690). В результате расчета средней нуклеотидной идентичности определено, 
что последовательность генома штамма 8 имеет сходство 99,87 % и 99,79 % с последовательностями геномов бакте-
рий P. amygdali pv. lachrymans 814/98 и P. amygdali pv. lachrymans M301315 соответственно. Установлено, что геном 
штамма 8 представлен кольцевой хромосомой размером 6 054 652 п. н. с содержанием ГЦ-пар 58,11 % и четырь-
мя кольцевыми плазмидами: pPAL8-01 (77 748 п. н., содержание ГЦ-пар 56 %), pPAL8-02 (72 398 п. н., содержание  
ГЦ-пар 55 %), pPAL8-03 (49 000 п. н., содержание ГЦ-пар 54 %) и pPAL8-04 (9600 п. н., содержание ГЦ-пар 55 %).  
Высказано предположение, что путь распространения изучаемого фитопатогена осуществлялся либо параллельно 
из Нидерландов в США и Беларусь, либо сначала из Нидерландов на территорию США, а затем в Беларусь. Осу-
ществлено сравнение нуклеотидной последовательности штамма 8 с нуклеотидными последовательностями бакте-
рий P. amygdali pv. lachrymans M301315, NM002 и YM7902, в результате чего выявлены значительные генетические 
перестройки и определена локализация уникальной области размером 19 773 п. н.
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SPECIAL ASPECTS OF STRUCTURAL AND FUNCTIONAL ORGANIZATION OF THE GENOME  
OF PSEUDOMONAS AMYGDALI PV. LACHRYMANS 8: A CAUSATIVE AGENT  
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Abstract. This article presents the results of the sequencing, molecular genetic and comparative analysis of the genome  
of the phytopathogenic bacterium Pseudomonas amygdali pv. lachrymans 8. The assembled genome sequence has been 
deposited in the GenBank database of the US National Center for Biotechnology Information (accession numbers: 
CP075686–CP075690). The calculation of the average nucleotide identity revealed that the genome sequence of strain  
8 exhibits 99.87 and 99.79 % similarity with the genome sequences of bacteria P. amygdali pv. lachrymans 814/98 and 
P. amygdali pv. lachrymans M301315, respectively. The genome of strain 8 was found to be represented by a circular 
chromosome of 6,054,652 bp with a GC-pair content of 58.11 % and four circular plasmids: pPAL8-01 (77,748 bp, GC-pair 
content of 56 %), pPAL8-02 (72,398 bp, GC-pair content of 55 %), pPAL8-03 (49,000 bp, GC-pair content of 54 %) and 
pPAL8-04 (9,600 bp, GC-pair content of 55 %). It is suggested that the route of dissemination of the studied phytopathogen 
was either parallel from the Netherlands to the USA and Belarus, or first from the Netherlands to the USA and then to Belarus. 
A comparison of the nucleotide sequence of the strain 8 with the nucleotide sequences of the bacteria P. amygdali  
pv. lachrymans M301315, NM002 and YM7902 revealed significant genetic rearrangements and determined the localization 
of a unique region of 19,773 bp.
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Введение. На данный момент в полифилетический род Pseudomonas [1] объединено большое 
количество видов (~340 согласно списку названий прокариот с указанием места в номенклатуре 
(https://lpsn.dsmz.de/genus/pseudomonas)), представители которых обладают разнообразным ме-
таболическим потенциалом, что позволяет им осваивать практически все известные экологи - 
ческие ниши [2]. Например, среди представителей данного рода есть как патогены животных, 
растений и грибов, так и штаммы, стимулирующие рост и развитие сельскохозяйственных рас-
тений [3–6].

Фитопатогенные псевдомонады поражают травянистые и древесные виды растений и нано-
сят значительный ущерб сельскому хозяйству по всему миру [7]. В настоящее время фитопато-
генные штаммы обнаружены среди представителей 25 видов рода Pseudomonas, большинство из 
которых относится к P. syringae [8]. Представители данного вида распространены по всему миру 
и сгруппированы в более чем 50 патоваров в зависимости от способности поражать определен-
ные группы высших растений. Вспышки заболеваний, вызванные бактериями P. syringae, перио-
дически угрожают мировому производству сельскохозяйственной продукции [9]. В 2020 г. группа 
исследователей провела филогеномный анализ 494 полных геномов бактерий рода Pseudomonas, 
в результате чего было показано, что бактерии P. syringae не образуют монофилетический вид 
в строгом смысле слова, а представляют собой более широкую эволюционную группу (sensu lato), 
в которую на данный момент входят и другие виды, такие как P. avellanae, P. savastanoi, P. cerasi 
и P. amygdali [10].

Бактерии вида P. amygdali – гемибиотрофные фитопатогены, которые, как было указано выше, 
входят в комплекс видов P. syringae. Вид P. amygdali описан в 1975 г. и назван в связи со способ-
ностью данных бактерий вызывать болезни миндальных деревьев (Prunus amygdalus) [11]. В 1999 г. 
Л. Гардан с коллегами на основании методов ДНК-ДНК-гибридизации и риботипирования при-
числили патовары lachrymans, tabaci, mori и sesami, первоначально отнесенные к P. syringae, 
к виду P. amygdali [12]. Патовары tabaci, mori и sesami вызывают заболевания табака, шелковицы 
и кунжута соответственно [13–15]. Бактерии патовара P. amygdali pv. lachrymans (Pal) вызывают 
угловатую пятнистость листьев огурца. Данное заболевание распространено почти во всех реги-
онах мира и вызывает серьезные потери урожая не только огурцов (Cucumis sativus), но и других 
тыквенных культур, включая арбуз (Citrullus lanatus), дыню (C. melo) и тыкву (Cucurbita maxima) 
[16]. Симптомы поражения проявляются в виде мокнущих пятен неправильной угловатой фор-
мы на листьях растений и мелких, деформированных плодов [17]. В период с 2014 по 2016 г. 
вспышки угловатой пятнистости листьев огурца во многих провинциях Китая привели к потере 
от 30 до 50 % урожая [18]. Однако, учитывая экономический ущерб, который может быть нане-
сен данными бактериями, работ с описанием генетической организации, механизмов патогенеза 
и взаимодействия Pal с растениями на настоящий момент представлено несоизмеримо мало 
и только для двух штаммов [19, 20].

Таким образом, целью настоящего исследования стало изучение особенностей структурно-
функциональной организации генома фитопатогенного штамма P. amygdali pv. lachrymans 8 (Pal 8), 
выделенного на территории Республики Беларусь.

Объекты и методы исследования. Объектом исследования являлись бактерии Pal 8 (номер 
в Белорусской коллекции непатогенных микроорганизмов – БИМ B-695), также использовались 
бактерии P. fluorescens БИМ B-167.

Исследование фитопатогенных свойств проводили на растениях огурца сорта Малышок. 
Бак терии выращивали в течение 16 ч на скошенной агаризованной LB-среде (Conda, 1083), затем 
клетки ресуспендировали в физиологическом растворе и доводили до значений ОП600, равных 
0,1 и 0,3, после чего 10 мкл суспензии клеток вводили путем инъекции в паренхиму листа при 
помощи шприца Гамильтона. Проявление признаков заражения оценивали через 10–15 сут после 
инокуляции.

Исследуемые бактерии выращивали на агаризованной LB-среде с содержанием агар-агара 
2 %. Нуклеиновые кислоты выделяли с использованием набора Bacteria DNA Preparation Kit 
(Jena Bioscience, PP-206).

Добавление адаптеров и подготовку библиотек ДНК к секвенированию проводили с исполь-
зованием коммерческих наборов реактивов: Nextera XT DNA Library Prep Kit (FC-131-1024,  
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Illu mina) – для последующего секвенирования по методу Illumina; Ligation Sequencing Kit (SQK-
LSK109, Oxford Nanopore Technologies) – для последующего секвенирования с помощью нанопор.

Высокопроизводительное секвенирование выполняли на системе MiSeq (Illumina) с ис-
пользованием набора реактивов MiSeq Reagent Kit v3, позволяющих получать прочтения дли-
ной 2 × 301 нуклеотид. Нанопоровое секвенирование проводили с помощью прибора MinION 
(MinION MK 1B, Oxford Nanopore Technologies) и проточной ячейки R9.4.1.

Для удаления адаптеров и низкокачественных последовательностей (Q < 18) в данных, полу-
ченных на секвенаторе MiSeq, была использована программа Trimmomatic v.0.39 [21]; для сорти-
ровки и фильтрования fastq-файлов, полученных на секвенаторе MinION, – программа Barapost [22]. 
Для парного выравнивания последовательностей с целью их сравнения применяли пакет про-
грамм BLAST [23] и базы данных GenBank Национального центра биотехнологической инфор-
мации (НЦБИ) США [24]. Прочтения, полученные на приборе MiSeq, собирали до контигов 
с помощью программы SPAdes v.3.15.2 [25]. Для анализа частоты встречаемости контигов и по-
иска совпадающих концов использовали сценарий combinator-FQ.py из пакета программ ЦАГИИ-
Разное (CAGER-misc) [26]. Прочтения, полученные на приборе MinION, собирали до черновика 
генома с помощью программы Flye v.2.8.3-b1695 [27]. Для исправления ошибок в черновой после-
довательности генома с помощью высококачественных прочтений MiSeq, была использована про-
грамма Pilon v.1.24 [28]. Для выравнивания прочтений относительно референсной последователь-
ности использовали программу Bowtie 2 v.2.4.2 [29]. Для визуализации выравненных проч тений 
относительно референсной последовательности использовали программу Tablet v.1.21.02.08 [30].

Аннотация геномной последовательности проводилась на сервере НЦБИ США с помощью 
программы PGAP v.5.2 [31]. Визуализацию генетических карт осуществляли с помощью сервера 
Proksee [32] или программы SnapGene Viewer 5.2.

Расчет средней нуклеотидной идентичности (СНИ) проводили с использованием онлайн-
сервиса JSpeciesWS [33] и программы OAT 0.93.1 [34]. Выравнивание полногеномных последова-
тельностей выполняли в программе Mauve 20150226 [35]. Для поиска в пределах полногеном- 
ных последовательностей уникальных и общих ортологичных генов использовали веб-сервер 
OrthoVenn3 [36]. Информацию о генах, ответственных за синтез систем рестрикции-модифика-
ции (Р-М), брали из веб-ресурса REBASE [37]. Поиск и анализ генетических локусов, относя-
щихся к системе CRISPR/Cas, выполняли с помощью ресурса CRISPRCasFinder [38]. Поиск гене-
тических детерминант, ответственных за устойчивость к антибактериальным лекарственным 
средствам, проводили с помощью ресурсов ResFinderFG-2.0 [39] и AMRFinderPlus [40].

Результаты и их обсуждение. В 2006 г. в Беларуси канд. биол. наук, доцент кафедры микро-
биологии биологического факультета Белорусского государственного университета В. Е. Мямин 
выделил из пораженных листьев огурца сорта Кураж F1 изолят, обозначенный как 8. По резуль-
татам биохимических тестов и секвенирования фрагмента гена 16S pРНК была установлена при-
надлежность выделенного штамма к Pal. Для подтверждения фитопатогенных свойств изучае-
мого штамма был проведен эксперимент по 
заражению растений огурца штаммом 8. 
В качестве отрицательных контролей  
использовали физиологический раствор  
и суспензии клеток непатогенного штам-
ма P. fluo rescens БИМ B-167. Показано,  
что после инокуляции растений огурца 
клеточной суспензией Pal 8 в количестве 
≈5,5 × 107 КОЕ/мл наблюдалось появле- 
ние некротических пятен на листь ях,  
а при заражении клеточной суспензией 
≈1,7 × 108 КОЕ/мл отмечалось образование 
больших маслянистых пятен и дальней-
шее увядание листьев огурца (рис. 1).

                   a                                   b                                   c

Рис. 1. Фотографии растений огурца через 10–15 сут после 
искусственного заражения: a – физиологический раствор;  

b – P. fluorescens БИМ B-167; c – Pal 8

Fig. 1. Photographs of cucumber plants 10-15 days after artificial 
infection: a – saline solution; b – P. fluorescens BIM B-167; c – Pal 8
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Как видно на рис. 1, штамм Pal 8 
способен вызывать образование некро-
тических пятен на листьях растений 
огурца, что подтверждает наличие у это-
го штамма фитопатогенных свойств.

Для поиска генов, которые могут 
быть задействованы в патогенезе, штамм 
Pal 8 был подвергнут дальнейшему  
моле кулярно-генетическому анализу.

Последовательность генома была 
секвенирована, собрана и депониро- 
вана в общедоступную базу данных 
GenBank (номера для доступа: CP075686– 
CP075690). Установлено, что геном Pal 8 
представлен кольцевой хромосомой раз-
мером 6 054 652 п. н. с содержанием 
ГЦ-пар 58,11 % и четырьмя кольце вы- 
ми плазмидами: pPAL8-01 (77 748 п. н., 

содержание ГЦ-пар – 56 %), pPAL8-02 (72 398 п. н., содержание ГЦ-пар – 55 %), pPAL8-03 (49 000 п. н., 
содержание ГЦ-пар – 54 %) и pPAL8-04 (9600 п. н., содержание ГЦ-пар – 55 %).

Установлено сходство изучаемых бактерий с известными представителями бактерий рода 
Pseudomonas путем расчета СНИ. Определено, что ближайшие родственные штаммы бактерий 
Pal 8 среди депонированных в базе данных GenBank – это штаммы Pal 814/98 и Pal M301315, 
СНИ с которыми составила соответственно 99,87 и 99,79 % (табл. 1).

С целью выявления вероятных путей распространения фитопатогена Pal 8 на территорию 
Республики Беларусь проводили сравнительный анализ показателей СНИ ортологичных генов 
(ортоСНИ) близкородственных представителей (рис. 2).

Рис. 2. Тепловая карта, показывающая значения ортоСНИ штамма 8 и близкородственных видов  
с обозначением страны и года выделения штаммов

Fig. 2. Heat map showing the orthoANI values of strain 8 and closely related species  
with the country and year of isolation of the strains indicated

Т а б л и ц а  1. Сравнение генома штамма Pal 8  
с геномами близкородственных бактерий

T a b l e  1. The comparison of the genome of the strain Pal 8  
with the genomes of closely related bacteria

Штамм
Общий  
размер  

генома, п. н.
ГЦ, % СНИ*  

(выровнено), %

Pal 814/98 6 579 377 57,2 99,87 (92,39)
Pal M301315 6 009 235 57,5 99,79 (85,72)
Pal 98A-744 6 276 659 58,0 99,72 (92,62)
Pal NM002 6 009 235 58,1 99,85 (95,97)
Pal YM7902 6 759 782 57,7 99,65 (89,06)
Pal ICMP 1448 5 799 366 58,2 99,65 (95,99)
P. amygdali pv. tabaci ATCC 11528 6 201 720 58,0 98,07 (86,76)
P. savastanoi pv. savastanoi ICMP 4352 6 023 336 58,0 97,10 (82,32)
P. syringae Susan2139 5 868 373 59,0 88,49 (84,46)

П р и м е ч а н и е. * – СНИ между штаммом Pal 8 и указанными 
в таблице штаммами.



 Весці Нацыянальнай акадэміі навук Беларусі. Серыя біялагічных навук. 2025. Т. 70, № 2. C. 135–145 139

Как видно из данных, представленных на рис. 2, штаммы 8, M301315, 814/98, 98A-744, 
YM7902, NM002 и ICMP 1448 образуют ветвь со схожими показателями ортоСНИ. Наибольшие 
значения ортоСНИ в сравнении со штаммом 8 продемонстрировали штаммы M301315 (99,98 %) 
и 814/98 (99,92 %), которые были выделены на территории США и Нидерландов соответственно. 
Учитывая проведенный сравнительный анализ, можно высказать предположение, что путь рас-
пространения фитопатогена Pal осуществлялся либо параллельно из Нидерландов в США и Бела-
русь, либо сначала из Нидерландов на территорию США, а затем в Беларусь.

Несмотря на негативную реакцию научных кругов, антибиотики (такие как стрептомицин, 
окситетрациклин или касугамицин) по-прежнему используются во многих странах для борьбы 
с основными бактериальными заболеваниями растений. Следовательно, анализ геномной после-
довательности на наличие генов устойчивости к антибиотическим веществам является важным 
этапом характеристики фитопатогенного штамма. Анализ не выявил генетических детерминант 
антибиотикорезистентности у бактерий Pal 8, согласно курируемым базам данных эталонных 
генов антибиотикорезистентности с помощью сервиса AMRFinderPlus (база данных от 22.07.2024) 
и базе данных генов антибиотикорезистентности, выявленных методом функциональной мета-
геномики, ресурса ResFinderFG-2.0 (версия от 30.06.2022). Поиск системы CRISPR/Cas (коротких 
палиндромных повторов, регулярно расположенных группами) выявил в хромосоме бактерий 
штамма 8 наличие повторяющихся последовательностей, однако генов системы CRISPR/Cas  
не было идентифицировано. В нуклеотидной последовательности штамма Pal 8 найдены компо-
ненты системы Р-М типа II, которые имеют как хромосомную (номера локусов C4C37_00035, 
C4C37_00645, C4C37_03980 (неполная последовательность), C4C37_04275, C4C37_04280, 
C4C37_09560, C4C37_09565, C4C37_10430, C4C37_13215, C4C37_18430), так и плазмидную (номера 
локусов C4C37_28745, C4C37_28750) локализацию.

На следующем этапе работы с целью проведения анализа и выявления уникальных генети-
ческих особенностей генома бактерий Pal 8 сравнивали нуклеотидную последовательность ис-
следуемого штамма с полногеномными последовательностями бактерий изучаемого патовара. 
На момент проведения сравнения (сентябрь 2024 г.) в базе данных GenBank, помимо штамма 8, 
были депонированы всего три полностью собранные геномные последовательности бактерий 
патовара lachrymans штаммов M301315, NM002 и YM7902. Характеристика и особенности геном-
ных последовательностей данных бактерий представлены в табл. 2.

Далее для определения геномных перестроек и выявления уникальных областей был выпол-
нен сравнительный анализ нуклеотидной последовательности штамма Pal 8 с последовательно-
стями штаммов Pal M301315, Pal NM002 и Pal YM7902 (рис. 3).

Т а б л и ц а  2. Характеристика и геномные особенности Pal 8 и других представителей изучаемого патовара
T  a b l e  2. Characteristics and genomic features of Pal 8 and other representatives of the studied pathovar

Характеристики Pal 8 Pal NM002 Pal M301315 Pal YM7902

Место/источник  
выделения

Беларусь/растение 
огурца

Китай/растение 
огурца

США/– Япония/растение  
огурца

Дата депонирования  
в базу данных GenBank

31.05.2021 22.03.2017 31.07.2018 12.06.2023

Размер хромосомы, п. н. 6 054 652 6 009 235 6 075 120 6 122 931
ГЦ-состав, % 58,11 58,10 57,42 57,67
Репликоны Одна хромосома 

(CP075686.1);  
четыре плазмиды 

(CP075687.1–
CP075690.1)

Одна хромосома 
(CP020351.1);  

плазмиды  
отсутствуют

Одна хромосома 
(CP031225.1);

три плазмиды 
(CP031226.1–
CP031228.1)

Одна хромосома 
(CP127045.1);

шесть плазмид 
(CP127046.1– 
CP127051.1)

Всего генов 5757 5706 7132 6333
Гены, кодирующие белки 5487 5375 6606 6100
Гены РНК кластеров 85 85 140 86
Гены рРНК (5S, 16S, 23S) 6, 5, 5 6, 5, 5 6, 5, 5 6, 5, 5
Гены тРНК 65 65 119 66
Другие гены РНК 4 4 5 4
Псевдогены 185 246 386 147
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Как показано на рис. 3, в пределах генома штамма Pal 8 имеется ряд генетических перестро-
ек в сравнении с близкородственными представителями Pal M301315, Pal NM002 и Pal YM7902. 
Наиболее схожее расположение генов в сравнении со штаммом 8 имеет геном штамма NM002. 
Выявлена уникальная область в пределах хромосомы штамма Pal 8 размером 19 773 п. н. (коор-
динаты на хромосоме: 5 154 790–5 174 562 п. н.), которая содержит 17 открытых рамок считы-
вания (ОРС). Генетическая карта и характеристика ОРС данной области приведены на рис. 4 
и в табл. 3.

Рис. 3. Графический результат выравнивания геномов штаммов Pal 8, Pal M301315, Pal NM002 и Pal YM7902 
(идентичные области обозначены одинаковым цветом)

Fig. 3. A graphical result of genome alignment of strains Pal 8, Pal M301315, Pal NM002 and Pal YM7902  
(identical regions are filled with the same color)

Рис. 4. Графический результат сравнения генетических локусов штаммов Pal 8 и Pal M301315: 
а – область в геноме штамма Pal 8; b – аналогичный регион в геноме штамма Pal M301315

Fig. 4. A graphical result of comparison of genetic loci of strains Pal 8 and Pal M301315:  
а – region in the genome of strain Pal 8; b – the same region in the genome of strain Pal M301315
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Т а б л и ц а  3. Уникальные ОРС, составляющие кластер в геноме бактерий штамма Pal 8

T a b l e  3. Unique ORFs constituting a cluster in the genome of strain Pal 8

Номер локуса (ген) Размер, п. н. Функция белка или продукт

C4C37_23485 1941 ABC-транспортер
C4C37_23490 486 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23495 1212 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23500 981 Транспозаза семейства IS5
C4C37_23505 1407 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23510 762 Гидролаза семейства HAD
C4C37_23515 (istA) 1023 IS21-подобный элемент транспозазы семейства ISPsy4
C4C37_23520 (istB) 810 IS21-подобный элемент транспозазы семейства ISPsy4
C4C37_23525 357 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23530 498 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23535 309 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23540 750 Белок семейства металлофосфоэстераз
C4C37_23545 441 Белок, содержащий домен спираль-поворот-спираль
C4C37_23550 708 Белок с неизвестной функцией
C4C37_23555 810 Нуклеаза семейства GIY-YIG
C4C37_23560 2268 АТФаза семейства ААА
C4C37_23565 978 Транспозаза семейства IS5

П р и м е ч а н и е. Полужирным шрифтом выделены гены, не встречающиеся в геномах бакте-
рий, представленных в базе данных nr/nt GenBank.

Рис. 5. Графический результат сравнения нуклеотидных последовательностей штаммов Pal 8, Pal M301315,  
Pal NM002, Pal YM7902. Диаграмма отображает общие и уникальные ортологичные кластеры сравниваемых 

штаммов. Горизонтальная столбчатая диаграмма слева показывает количество ортологичных кластеров на штамм. 
Правая вертикальная столбчатая диаграмма – количество ортологичных кластеров, общих для штаммов.  

Линии представляют пересекающиеся группы

Fig. 5. A graphical result of comparison of nucleotide sequences of strains Pal 8, Pal M301315, Pal NM002, Pal YM7902. 
The diagram shows common and unique orthologous clusters of the compared strains. The horizontal bar chart  

on the left shows the number of orthologous clusters per strain. The vertical bar chart on the right shows the number  
of orthologous clusters shared by the strains. The lines represent intersecting sets
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ОРС под номерами локусов C4C37_23485, C4C37_23490, C4C37_23495 образуют единый кла- 
с тер, который имеет высокий процент идентичности (92,30 %) с нуклеотидной последовательностью 
бактерий штамма P. cannabina pv. alisalensis MAFF 301419. Данный штамм также является фитопа-
тогеном и вызывает бактериальный ожог листьев и бактериальную пятнистость крестоцветных.

ОРС с номерами локусов C4C37_23505, C4C37_23550, C4C37_23555 не встречается в геномах 
бактерий, представленных в базе данных nr/nt GenBank (по состоянию на сентябрь 2024 г.). 
Остальные генетические детерминанты, представленные в табл. 3, отсутствуют в пределах ге- 
номов штаммов M301315, NM002, YM7902, однако имеются у других представителей бактерий 
рода Pseudomonas.

На следующем этапе геномного анализа определяли количество уникальных и общих орто-
логичных генов штаммов Pal 8, Pal M301315, Pal NM002 и Pal YM7902. Результаты данного ана-
лиза представлены на рис. 5.

В результате проведенного анализа определено, что 4889 ортологичных генов являются об-
щими для всех исследованных штаммов. В свою очередь, в пределах хромосомной последова-
тельности штамма Pal 8 локализованы уникальные ортологичные гены со следующими номерами 
локусов: C4C37_14075, C4C37_14130, C4C37_14175 и C4C37_14220. Данные ОРС кодируют прак-
тически идентичные белки с неизвестной функцией, размером 146 аминокислотных остатков.

В настоящее время анализ нуклеотидных последовательностей геномов бактерий с использо-
ванием современных средств аннотации позволяет предсказать наличие генов, связанных с фи-
топатогенными или же фитостимулирующими свойствами штамма. Данному анализу будет  
посвящена отдельная статья.

Заключение. В работе приведены данные, которые подтверждают, что бактерии Pal 8 in planta 
проявляют фитопатогенную активность в отношении растений огурца. Проведено полноге-
номное секвенирование изучаемых бактерий с последующим депонированием собранной после-
довательности нуклеотидов в общедоступную базу данных GenBank (номера для доступа: 
CP075686–CP075690). Определены вероятные пути распространения фитопатогенного штамма 
Pal 8 на территорию Беларуси. Осуществлено сравнение нуклеотидной последовательности 
штамма Pal 8 с наиболее схожими нуклеотидными последовательностями бактерий патовара Pal 
(штаммы M301315, NM002 и YM7902), в результате чего выявлены значительные генетические 
перестройки и определена локализация уникальной области размером 19 773 п. н. (координаты 
на хромосоме штамма 8: 5 154 790–5 174 562 п. н.). Установлено, что в пределах хромосомной по-
следовательности штамма 8 локализовано 4889 ортологичных генов, общих для штаммов Pal 8, 
Pal M301315, Pal NM002 и Pal YM7902, и 4 уникальных ортологичных гена с номерами локусов 
C4C37_14075, C4C37_14130, C4C37_14175 и C4C37_14220.
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